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A toxidez de alumínio (AI) é uma das mais sérias limitações agrícolas em solos ácidos, que ocupam
aproximadamente 40% da área de solos potencialmente aráveis no mundo. Em condições de pH
baixo (pH 4 - 5), o Ai'3 é solubilizado na solução do solo, sendo encontrado em formas iõnicas que
exercem efeito altamente fitotóxico. A dramática inibição do crescimento radicular causada por Ar3
resulta em um sistema radicular superficial, que; restringindo a absorção de água e nutrientes,
ocasiona perdas expressivas de produtividade em solos ácidos. Um estudo genético-molecular prévio
da tolerãnda ao AI em sorgo foi realizado em populações F2 e F2:3 derivadas da linhagem padrão de
tolerãncia SC283. Os dados de herança indicaram a ocorrência de um gene maior de tolerãncia
nessa linhagem (Altsa), tendo sido posteriormente obtida a localização cromossômica desse gene. No
presente trabalho, serão descritos os progressos obtidos para a clonagem posicional ("positional
cloning") do gene Altsa por meio de mapeamento genético de alta resolução. Para tanto, está sendo
utilizada uma população de 367 linhagens recombinantes (F7), derivadas do cruzamento de SC283
com uma linhagem sensível ao AI. Genes de arroz localizados na região sintênica àquela do gene
AIIs8 em sorgo estão sendo convertidos em marcadores STS rSequenced-tagged sltes"), polimórficos
na popu lação BR007 x SC283. Por meio de um seqüenciador automático de DNA, foram genotipados
até o momento quatro marcadores STS ligados ao gene Altsa- Portanto, a posição cromossômica
desses marcadores em sorgo encontrou-se conservada em relação ao arroz. Com o uso dessa
população de alta resolução genética, espera -se identificar marcadores STS ligados ao gene de
tolerãncia a uma distância física compatível com a identificação, no mapa físico de sorgo, de um BAC
("Bacterial Artificial Chromosome") contendo o gene Altsa. Seguir-se-á a sub-clonagem e o
sequenciamento desse BAC, para identificação de genes candidatos.
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